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基于 线粒体 细胞 色素 氧化 酶 I( COI) 序列 的 
猪 和 免 四 个 疗 螨 分 离 株 的 系统 发 育 关 系 分 析 
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摘要 : 为 了 探讨 免 疝 螨 分 离 株 和 猪 疗 螨 分 离 株 的 分 类 地 位 , 采用 PCR 技术 首次 扩 增 了 分 离 自 中 国 猪 和 免 的 4 PEERS 
分 离 株 的 线粒体 细胞 色素 氧化 酶 1( COT) 基因 ,并 与 GenBank 中 注册 的 14 个 国外 疗 旺 分 离 株 的 同 源 基因 进行 了 比 
较 。 序 列 分 析 结 果 显 示 : 扩 增 的 4 个 疗 螨 株 COI 基因 长 度 均 为 1 427 bp, 序列 间 无 插入 、 缺 失 , A+T 含 量 (73% ) Hj 
显 高 于 C+C 含量 (27% ) ,， 碱 基 组 成 存在 明显 偶 移 。 猪 和 免 的 4 TTA ES TRIB] CO 基因 同 源 性 较 高 (99.1% ~ 
100. 096 ) ,它们 与 澳大利亚 人 辣 螨 株 、 国 外 动物 阁 螨 株 的 同 源 性 范围 为 98.4% ~99.6% 。 在 构建 的 NJ 树 中 , 分 离 自 
中 国 猪 和 免 的 4 个 疝 螨 分 离 株 同 澳大利亚 人 疗 螨 分 离 株 、 国 外 动物 疗 螨 分 离 株 杀 缘 关系 较 近 。 根 据 疗 螨 COT 基因 同 
源 性 分 析 和 系统 树 构 建 结果 , 我 们 认为 分 离 自 中 国 猪 和 免 的 4 个 疗 螨 分 离 株 与 澳大利亚 人 疗 螨 分 离 株 以 及 国外 的 动 
物 辣 螨 分 离 株 均 应 属于 同一 个 种 。 

关键 词 : Gre; Se; 猪 ; 线粒体 细胞 色素 氧化 酶 ICOI) ; 序列 分 析 ; 系统 发 育 分 析 ; 中 国 
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Phylogenetic relationships among four Sarcoptes isolates from rabbits and 


swine in China based on the mitochondrial COI gene sequences 
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Abstract: To clarify the taxonomic status of four Sarcoptes isolates from rabbits and swine in China, the 
cytochrome oxidase subunit I ( COI) gene from these specimens was sequenced and compared with the 
homologous genes of other fourteen Sarcoptes isolates from other countries deposited in GenBank. The results 
of sequence analysis indicated that the lengths of COI genes in the four Sarcoptes 1solates were all 1 427 bp. 
There was no insert or deletion. The base composition was obviously A + T biased, averaging 7396. 
Homology analysis indicated that the identity levels of nucleotide of COI genes among the four isolates from 
China ranged from 99. 196 to 100.0% , while the homology of COI gene between the Sarcoptes isolated from 
China and the Sarcoptes isolates from human in Australia and those from other animals abroad ranged from 
98.4% to 99.6%. The phylogenetic analysis showed that the relationships among Sarcoptes isolates from 
China and the Sarcoptes 1solates from human in Australia and other animals abroad were close. Homology 
and phylogenetic analysis indicated that the Sarcoptes isolates from China and the Sarcoptes isolates from 
human in Australia and other animals abroad are conspecific. 
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近 几 二 年 来 , 国外 学 者 对 辣 螨 及 其 引起 的 疾病 
进行 了 大 量 研 究 ， 其 研究 内 容 涉及 到 辣 螨 的 分 子 分 
类 学 和 人 免疫 学 等 方面 。 但 到 目前 为 止 , 我 国学 者 的 
研究 主要 集中 在 病 螨 的 基本 形态 描述 流行 病 学 及 
药物 的 防治 方面 , 仅 我 们 对 猪 和 倪 病 螨 分 离 株 的 
ITS-2 基因 进行 了 分 析 (Gu and Yang, 2008), Jr 
的 宿主 种 类 较 多 , 且 地 理 分 布 广泛 , 受 环 境 因 素 的 
影响 , 使 螨虫 的 形态 和 生物 学 特性 发 生 了 一 定 的 遗 
传 变异 , 因此 采用 传统 的 分 类 学 方法 难以 将 不 同 答 
主 和 不 同 地 理 来 源 的 病 旺 虫 株 进行 分 类 。 随 着 分 子 
生物 学 技术 的 发 展 , DNA 技术 在 国内 外 已 广泛 应 用 
于 各 种 生物 的 分 类 学 研究 。 线 粒 体 基因 作为 一 种 快 
速 进化 的 分 子 标 记 基 因 , 已 成 为 研究 生物 进化 的 重 
要 材料 。 在 被 广泛 研究 的 线粒体 基因 中 ，COI 也 已 
经 成 为 很 多 昆虫 系统 学 研究 的 标准 (Lunt et al., 


1996) 。 为 此 , 我 们 开展 了 4 AI PEREAT AR AY COI 
基因 睫 段 的 扩 增 与 序列 分 析 人 研究 ， 为 疗 螨 属 师 虫 的 
分 类 提供 分 子 佐证 。 


1 材料 和 方法 


1.1 样品 采集 及 基因 组 DNA 提取 

4 个 辣 螨 虫 株 采 目 我 国 四川 和 重庆 地 区 ( 表 
1) 。 用 钝 刀 从 每 种 动物 体 表 刊 取 痢 皮 , RET BLA 
培养 下 内 置 于 37% 温 箱 中 1.5 -2 h, 收集 皮层 中 的 
TA, 经 形态 学 鉴定 确认 后 ，-70C 保 存 。 此 外 ， 
我 们 选取 了 GenBank 中 登录 的 寄生 于 同一 地 区 的 
不 同 宿主 以 及 不 同 地 区 的 同一 宿主 的 病 螨 分 离 株 的 
14 条 COL 序列 进行 比较 分 析 ( 表 1)。 





表 1 来 自 GenBank HAWS + Hy heey COI 基因 序列 


Table 1 Some COI sequences of Sarcoptess isolates from GenBank 








分 离 株 种 名 宿主 
Isolate Species Host 
Cl Sarcoptes sp. %, Rabbit 
C2 Sarcoptes sp. 猪 Swine 
C3 Sarcoptes sp. 4, Rabbit 
C4 Sarcoptes sp. 4, Rabbit 
Pal Sarcoptes sp. 人 Human 
Pa2 Sarcoptes sp. 人 Human 
Pa3 Sarcoptes sp. 人 Human 
Aul Sarcoptes sp. 人 Human 
Au2 Sarcoptes sp. 人 Human 
Au3 Sarcoptes sp. 人 Human 
Au4 Sarcoptes sp. R Dog 
Au5 Sarcoptes sp. R Dog 
Usl Sarcoptes sp. R Dog 
Us2 Sarcoptes sp. R Dog 
Us3 Sarcoptes sp. R Dog 
Ta Sarcoptes sp. 黑猩猩 Chimpanzee 
Au6 Sarcoptes sp. 4858 Wombat 
Au7 Sarcoptes sp. 小 袋鼠 Wallaby 





样品 采集 地 GenBank 登录 号 来 源 

Locality GenBank accession no. Origins 
雅安 Ya’ an, China EU256386 本 文 测定 This study 
荣 经 Yingjing, China EU256387 本 文 测定 This study 
永川 Yongchuan, China EU256388 本 文 测定 This study 
自贡 Zigong, China EU256389 本 文 测定 This study 
巴拿马 Panama AY493379 Walton et al., 2004 
巴拿马 Panama AY493380 Walton et al., 2004 
巴拿马 Panama AY493381 Walton et al., 2004 
澳大利亚 Australia AY493382 Walton et al., 2004 
澳大利亚 Australia AY493383 Walton et al., 2004 
澳大利亚 Australia AY493384 Walton et al., 2004 
澳大利亚 Australia AY493391 Walton et al., 2004 
澳大利亚 Australia AY493392 Walton et al., 2004 
美国 USA AY493393 Walton et al., 2004 
美国 USA AY493394 Walton et al., 2004 
美国 USA AY493395 Walton et al., 2004 
坦桑尼亚 Tanzania AY493396 Walton et al., 2004 
澳大利亚 Australia AY493397 Walton et al., 2004 
澳大利亚 Australia AY493398 Walton et al., 2004 


1.2 PARAHA DNA 的 提取 

DNA 提取 过 程 参照 Zahler 等 (1999 ) 提取 辣 螨 
基因 组 DNA 的 方法 , 稍 加 改进 。 从 -70% 取出 约 
300 头 病 螨 置 于 预 冷 研 钵 中 ,充分 研磨 ,将 虫 体 粉 


KA HF 400 uL 裂解 液 [50 mmol/L Tris-HCl 
(pH 8.0), 1 mmol/L EDTA, 0.5% SDS, pH 8.5], 
10 pL 10 mg/mL 和 蛋白酶 K 中 , IAD HE 56€ 4 
温 3 h。 依 次 用 等 体积 的 Tris 饱 合 酚 、 酚 氯仿/ 异 成 
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醇 进行 提取 , 收集 上 清 液 , MA 2 倍 体积 的 预 冷 无 
水 乙醇 , JOUR BF -20C 3 h, 12 000 r/min 离心 
5 min, Hj 70% 乙醇 洗涤 工 次 ,37% 干燥 后 , 加 入 
30 uL TE(pH 8.0) 室 温 涂 解 DNA, DNA 于 -20% 
保存 备用 。 
1.3 COI 片段 序列 的 扩 增 、 纯 化 及 序列 测定 

参考 Walton 等 (2004 ) 的 文献 设计 第 1E D 28 
引物 Pi: CytoF, 5'-AAGATTTATTGTACCATTAGA- 
3’; CytoR, 5'-ATTTTTATATCAACATITA3'; 参考 
Folmer 等 (1994 ) 的 文献 ,根据 后 生 无 脊椎 动物 COL 
基因 保守 区 域 序列 设计 第 2 对 扩 增 引物 P: 
COF14, 5'-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3'; 
COR722, S'-TAAACTICAGGGTGACCAAAAAATC- 
3'。 引 物 序列 由 上 海 生物 工 程 有 限 公 司 合成 。PCR 
的 反应 条 件 为 : 94°C 预 变性 3 min; 94°C 变性 1 min, 
42% 退火 30 s, 72% 延伸 1 min, 30 个 循环 ; 最 后 
72°C 延伸 10 min。 使 用 柱 式 DNA 胶 回 收 试剂 盒 进 
fT DNA 的 回收 纯化 , 回收 产物 送 上 海 英 俊生 物 有 
限 公 司 测序 。 
1.4 数据 分 析 处 理 

VA SR S EI BS X 7] ^F € ( GenBank 登录 号 : 
AH007623 ) 作为 系统 发 育 分 析 的 外 类 群 。 所 有 序列 
使 用 BioEdit( Version 6.0.7) 进 行人 工 辅助 校对 , 再 
分 别 利用 DNAMANS. 0 及 MegAlign 软件 进行 同 源 
性 比较 , MEGA 2.1 软件 进行 物种 间 系 统 发 育 NJ 树 
的 构建 ,并 进行 重复 1 000 次 的 自 举 检验 (bootstrap 
test), 


2 结果 与 分 析 


2.1 4 个 疗 螨 分 离 株 COI 基因 序列 变异 及 组 成 

不 同 螨 种 按 个 体重 复 测 序 3 次 , 各 次 测序 结果 
均 相 同 。 采 用 P 和 P, 引物 扩 增 出 的 4 个 辣 旺 分 离 
PRAY COI 基因 序列 无 长 度 变 异 ,分别 为 787 bp 和 
709 bp。 经 DNAMANS. 0 分 析 后 发 现 ，P, 扩 增 的 
PCR 产物 的 第 1 位 到 第 48 位 的 碱 基 序 列 与 P, 扩 增 
的 PCR 产物 的 第 663 位 到 709 位 的 碱 基 序列 仅 有 3 
个 碱 基 的 差别 ， 其 余 碱 基 完 全 相同 ( 表 2) 。 因 此 , 我 
们 将 P 的 上 游 引 物 (COF14) 和 P, 的 下 游 引 物 
(CytoR ) 组合 进行 扩 增 , 成 功 扩 增 出 长 度 为 1 427 bp 
的 片段 (不 包括 下 游 引 物 的 序列 ) ,序列 见 图 1。 

比较 4 EPA RA COL 基因 序列 ,结果 显 
AN 1 427 个 位 点 中 无 插入 缺失, 共有 1 416 个 保守 
位 点 , 个 变异 位 点 , 无 简约 信息 位 点 。 碱 基 组 成 
E.A, T, C fü G 的 平均 含量 分 别 为 29. 796, 
43.3% , 13.3% 和 13.7% ( 表 3)。A+T 含 量 较 高 ， 
为 73% ,其 中 密码 子 第 1 位 点 A+T 含 量 为 60% , 
第 2 位 点 A+T 含 量 最 高 , 90.7%, 98 3 fi A 
+T 含 量 为 68.2% 。 第 2 MAR GA C 含量 明显 
偏 低 (G 和 C 算术 平均 值 分 别 为 4.4% 和 4.9% ) , 
而 T 的 含量 为 最 高 , 达到 51.8% 。 这 表明 密码 子 的 
碱 基 使 用 频率 存在 明显 的 偏 癌 性 。 在 氨基 酸 组 成 
E, 1427 bp 的 核 苷 酸 序列 共 编 码 475 个 氨基 酸 ， 
其 中 有 8 个 氨基 酸 发 生 了 变异 。4 ABR BR 
仅 有 转换 (转换 值 为 6), AMMEN 0) , 其 
中 A-G 转换 高 于 T-C( 转 换 值 分 别 为 2 和 1) 。 碱 基 
的 转换 主要 发 生 在 密码 子 第 2 位 。 


表 2 PL1 扩 增 片段 同 P2 扩 增 片段 的 重 荆 区 域 序列 


Table 2 The overlapping domain of the amplification products using primers P, and P, 


引物 Primer TB & DX Overlapping domain 
Pl 1 -48 
P2 663 -709 


核 苷 酸 序 列 Nucleotide sequence( 3'—5") 


ATT T TTA TAT CAA CAT TTA TTT TGA TTT TTT GGA CAC CCA GAA GTT TA 
ATT TTA TAT CAA CAC TTA TTT TGA TIT TTT GGT CAC CCT GAA GTT TA 


在 两 段 PCR >y gg ESAE AYA IRI AED. UID. The different bases of the overlapping domain in the two products are showed in bold. 


R3 4r EE COI 基因 碱 基 组 成 比较 


Table 3 The nucleotide content of COI in four Sarcoptes isolates 


分 离 株 Isolate 长 度 Length(bp) G (96) 
C1 1 427 13.7 
C2 1 427 13.7 
C3 1 427 13.7 
CA 1 427 13.7 


C (96) A (96) T (96) 
13.2 29.6 43.4 
13.3 29.6 43.3 
13.3 29.7 43.3 


13.3 29.7 43.3 
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EUZ56386 
EUZ56389 
EUZ56396 
EUZ56387 


EUZS6388 
EUZ563859 
EUZ56386 
EU256387 


EU256386 
EU256585 
EUZ56386 
EUZ56387 


EUZ256388 
EUZ56389 
EUZ56386 
EU256387 


EUZ56388 
EU256589 
EUZ56386 
EUZ56387 


EU256388 
EUZ56389 
EUZ56386 
EU256385 


EUZ56386 
EU256589 
E£U256386 
EUZ56387 


EU256388 
EU256389 
EU256386 
EU25S6387 


EuU256388 
gu256389 
EUZ256386 
EUZ256387 


EU256388 
Eu256389 
EU256386 
EU256387 


EV256369 
£V250369 
EU256366 
EUZ56367? 


EU2563B8 
EU256JUS9 
EU250366 
E£U256367 


EU256358 
EU256363 
EU2563U606 
EU250367 


EU2S6388 
EUZ256 369 
EU2563JU6 
EVlL56 367 


$US $6 388 
ZUZSOJUS 
£U2$6366 
£U250365"7 


£UL $6 788 
EU256JU609 
EU25S6386 
EU25031607 


£UL $6 366 
EU256303 
EU2$6386 
E£U25030" 


EUS SAIBA 
EU25*56369 
E£U2$6386 
Z£U250367"7 


序列 号 及 相关 信息 见 表 1, 下 同 。GenBank accession no. and the related data are listed in Table 1. The same below. 
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GGTCAACAAATCATAAAGATATTGCAACTTTATATTTTATTTTTGGTATATCATCAGGGTTCTTAGGGGCTGGATTTAGT 


ia 


e mo m me de c Hs GOMA ARS Gb m me m GM GAMES R OR e me eh e ais Ge a Ae Re Um Ko gH Km ae GAAP Re UA o dm He e O D Ge We HW de uh dm GR E ME e Re ee da ae p A c me HER GF Gm m A Re c e 


AG Ges ah Gh cH dm HG OMA Ge Fs oh ie [m dm M Am QUE GM bo Ht m HR HR ah Ob mie b He e de i HR ON me P Ks ee dme NE GM ARS ON M s dm RR KR GA AR OM HF HR HP ee MA Fe Gm RÀ He HR Gm ROM Fes deis dw e GR Hm GR GE He nah de e me m 
Aw A — A iab gH) KR cR MB AMA AME AP A MP a GR de o AE Ae d e 


al 


em om un ae a ee A O D S R R A A a 
EA O A Pa e m aO O E NE M e o e aR O M h e c ccc cc JI Ecc ER O E ME Ni pe O A aR OGR SE HE AE EEE a m: 


is ee ee ee te HP as 


b oe ie k de i ee wp e JM HA dab d dl A OA EO MM GÀ He HR Re Re 
£- d Hs HR GM cH dab MA HAS dle HEP GER GM CMM A ARE MS be RP SEP CER A Ari ci MM RS HR A HE UP d A GE GP aW GM iP CARP RS AE dh a HR Ga aie dab MM Rs die A SEP a o t 


Ge Ae Xm dr Ge HR GP We M aae dii ey SH we HR Hn Age uh dr dp GP GR OR Re Gn ge ue Hp dig GP Gs a HR a UA £p p GF HS UHR Gs de diss dip dh HRS GR e Ge Api Ai KR GP HF HE e b dae c Er yup He GM Me p dp Hs GP GR age a Ap e Ge e 


-— c— -— 4 4 T B HA A GI T GHI HH P Hm anm e Gm — nd 
Me oe oe e e Y O e e A a e R OE e O A n R e NO N c2cmBmAg ccc ccc ccm 2c: -c- c -.c c - c4 m dc cc m m R 


O E AE 


W^ M» irdbna 


和 


we d d M 人 ia 
rr €——Pr— M—————— I Pr————— —P— — XP —— P n (P 


OB EE GA MR GUN OU gii PE ONU CHR BP GB OH OUS CHO Pe CHE OB AR AECE HUS Bb He CHR OMS CUR WE Mi mE Mè mi dr Dp CUN CHR CHE CHR Pe EEE YR HE HE CHE E OO E EE NO CHE CHE OUS CH OG Heb e Ge A HE 


we —— Áo o Hm MH AM GR HN HR HP HÀ OH Hm Am Km NEA Re Rp HV Hn dm A E AR GARE AR APO HH GER GR PO GAGNE AA M HP HER Ge Hm OR ew a RON GR OG KO A GR GR ARRA APR s m GP HG GR eH Fe WO e Gm e m D m a 
o Ek ce wy GS We ie a d e oda i 


HR. dB db Mj. M GÀ UR UN IHR WE EO WE E USO E CHR d WES uj M Rab GM NS RR. A S. RO MO; RE Re GR no MR GS dip a Ré ia HÀ DO ARN ORAS d kb i ie Hb A EEE 


ori 
bend 


i la aih a a day sian dir diie ia E OR dae GF He HR MA NS GRE ONE Ue ca de m HAMA ii OMS ANE e oA GR Hae HEROS RON 


WA - "- i -— A w -— A 4» « "» "m oso 4 m X d "D «T "A "P ROG WA T OP Ke MR UD AR À He Hm GER A UA AM AR HR PO APO WP d e 9 GA 4 i i eh i tee Raat Hm Ge A alata Rte Ho d ER HARUM RA | I 
LIBI IP LLLI LZ -:  :--- PA XP m Pp: m 2 I2: m : as Cc c 2 dh dD Pl A un as ab 2: i P Ne Ae Sh eee oe aw 
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图 1 4 个 辣 旺 分离 株 的 COL 基因 序列 比较 


Comparison of COI gene sequences of four Sarcoptes isolates 


Fig. 1 
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2.2 FORAY COI 基因 序列 同 源 性 分 析 

将 测定 的 4 个 辣 螨 分 离 株 的 COL 序列 同 
GenBank 中 登陆 的 辣 螨 虫 株 的 14 条 COL 序列 对 齐 
后 , 剪 切 两 端 多 余 序列 。 剪 切 后 的 对 齐 序列 使 用 
MegAlign 软件 分 析 序 列 的 同 源 性 显示 : 测定 的 4 个 
Prek COL 的 同 源 性 较 高 (99. 1% -100.0%), 其 
中 以 四 川 雅安 四川 自 贡 和 重庆 永川 的 3 4 Spr 
分 离 株 间 的 同 源 性 最 高 , 均 达 100.0% , Tii puJI| ze 
经 的 猪 辣 螨 分 离 株 与 3 PAI ARS la S 
性 稍 低 , 均 为 99. 1% 14 个 国外 辣 螨 分 离 株 COI 
基因 片段 的 同 源 性 为 92.2% ~99.9% , 其 中 以 来 日 
巴拿马 和 澳大利亚 的 人 辣 螨 分 离 株 间 的 同 源 性 最 低 
(92.2% ~93.8% ) 。4 FP PED a BRA 14 个 
国外 辣 螨 分 离 株 的 COI 基因 同 源 性 范围 波动 较 大 ， 
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H 92.2% ~99.6% ， 以 与 巴拿马 人 辣 螨 株 的 同 源 性 
最 低 (92.2% -94.1%), SRRA EARRAN E 
外 动物 闵 旺 株 的 同 源 性 较 高 (98.4% ~99. 6% ) (X 
4). 
2.3 BFR CO 基因 构建 分 子 系统 树 
VAN BR Boophilus microplus ( AHO07623 ) 为 
外 群 所 构建 的 NJ 树 将 本 研究 的 全 部 内 群 分 成 2 个 
Hi: A 群 为 一 个 混合 群 , 包括 来 目 于 澳大利亚 的 人 
RUAN [e] Hi DC ERR BEES IR E RE BOF OR HA E 
BOW 3 SADT HERZ, A 群 内 的 平均 遗传 
HE ( pairwise distance) 为 0.010, BRAVIA 
传 距离 为 0.013, A 群 和 B 群 间 的 平均 遗传 距离 为 
0. 072, 


表 4 18 ARRE CO 基因 相似 性 百分数 (上 三 角 ) 和 分 歧 度 (下 三 角 ) 
Table 4 The percent identity (above diagonal) and divergence (below diagonal) of COI genes between 18 Sarcoptes isolates 


9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 





ae 2 3 4 5 6 7 8 
]1;EU256386 - 99.1 100.0 100.0 94.0 94.1 92.8 99.5 
2:EU256387 0.9 - 99.1 99.1 93.4 93.6 92.2 98.8 
3; EU256388 0.0 0.9 - 100.0 94.0 94.1 92.8 99.5 
4:EU256389 0.0 0.9 0.0 - 94.0 94.1 92.8 99.5 
5:AY493379 6.3 6.9 6.3 6.3 - 9.9 98.2 93.6 
6:AY493380 6.2 6.8 6.2 6.2 0.1 - 98.3 93.8 
7:AY493381 7.7 8.3 7.7 7.7 1.9 1.7 - 92.3 
8: AY493382 0.5 1.2 0.5 0.5 6.7 6.6 8.2 - 
9:AY493383 0.7 1.4 0.7 07 6.9 6.7 8.4 0.1 
10:AY493384 0.9 1.6 0.9 0.9 6.9 6.7 8.4 0.7 
11:AY493391 0.7 1.4 0.7 07 6.9 6.7 8.1 0.4 
12:AY493392 0.9 1.6 0.9 0.9 7.2 7.0 8.1 0.7 
13:AY493393 0.4 1.1 04 0.4 6.0 5.9 7.5 0.7 
14:AY493394 0.9 1.6 0.9 0.9 6.3 6.2 7.8 1.2 
15:AY493395 0.8 1.5 0.8 0.8 7.0 6.9 8.2 0.5 
16:AY493396 0.5 0.9 0.5 0.5 6.5 6.3 7.6 0.8 
17:AY493397 0.7 1.4 0.7 0.7 6.3 6.2 7.8 0.9 
18:AY493398 0.5 1.2 05 0.5 6.2 6.0 7.3 0.8 
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3 讨论 


Pri is Ee RS, 已 报道 的 宿主 包括 牛 、 山 
PMA RSS, 以 及 美洲 野猪 、 
APRESA DIRA ARAU AN SET AE 21 2 ( 


智勇 等 , 2004). rS A Ah [e] ENA Fe] 30 2 
的 辣 螨 由 于 对 不 同 微 环 境 具 有 很 强 的 适应 性 , 并 通 
过 不 同 的 表 型 表现 出 来 , 会 观察 到 形态 上 的 一 些 变 
(Fain, 1968) , 按 传 统 分 类 方法 确定 的 辣 螨 属 的 
种 间 分 类 地 位 一 直 备 受 争 议 ( Kutzer, 1970)。 

传统 分 类 方法 主要 根据 蠕虫 的 形态 差异 、 和 宿主 
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图 2 Ze yrs COI 基因 构建 的 Kimura 双 参 模型 NJ 系统 树 
Fig. 2 NJ trees of Sarcoptes species group based on COI gene using all substitutions 
支 上 的 数值 为 1 000 次 重复 抽样 获得 的 置信 和 度 。Number beyond a branch is the percentage bootstrap value of 1 000 replications. 


FERRER IC. ARARE SAR EE 
ERREARI WES EA] E A SEE XR JE SABE DU 
外 侧 刺 的 有 无 (Fain, 1968; Pence et al., 1975; 
Zahler et al., 1999) , Fain( 1968) X% Pha E B s 
分 离 株 进 行 形 态 观察 后 发 现 , PUB Eri STRE AS 
上 与 人 病 旺 极为 相似 ,并 无 分 类 学 价值 ,并 认为 疗 
里 只 有 一 个 种 。Pence 等 (1975 ) 对 北美 的 野生 大 
(canid) 辣 螨虫 株 的 刚毛 和 杯 进 行 观 察 后 也 认为 辣 
里 只 有 一 个 种 。 而 Kutzer( 1970) 对 来 目 不 同 宿主 的 
辣 旺 进行 形态 观察 后 认为 病 螨 具有 不 同 的 种 。 
Zahler 等 (1999 ) 探 讨 了 来 自 德国 比利时 、 西 班 牙 、 
美国 等 10 个 国家 的 猪 、 牛 、 犬 \. 银 狐 、 红 狐 、 狂 独 \、 狸 、 
RRE MEE REN 23 GTI ER Sarcoptes 的 
亲缘 关系 , 根据 螨虫 背部 鳞片 状 皮 刺 和 腹 外 侧 刺 的 
长 度 及 数量 认为 这 些 不 同 宿 主体 上 的 疗 螨 株 为 一 个 
种 。 另 外 , 从 实验 室 的 交互 感染 和 目 然 感染 过 程 来 
看 ,有些 病 螨 分 离 株 具有 宿主 特异 性 。Arlian 


(1989) 曾 试 图 将 分 离 目 犬 的 辣 旺 感染 小 忌 、 豚鼠 、 
TRE MAA ER MD; 分 离 目 人 和 猪 的 
辣 螨 不 能 感染 新 西 兰 兔 ， 而 分 离 自 大 的 辣 螨 却 能 感 
Yur py = f ( Arlian et al., 1984; Arlian et al., 
1988) ; 174 B 4a =F B Er 88 ER Be E Be LL] Æ ( Abu- 
Samra et al., 1984) ， 还 能 感染 单 峰 骆驼 (dromedary 
camels) ( Nayel and Abu-Samra, 1986); 分 离 自 山羊 
HET BE ESAE IP ( Abu-Samra et al., 1985 ) 。 但 到 目 
前 为 止 ， 尚 未 对 分 离 目 各 种 多 感 宿 主 的 所 有 病 旺 分 
离 株 进行 形态 学 观察 和 比较 , 同时 对 分 离 自 不 同 动 
物 的 辣 螨 分离 株 间 的 交互 感染 和 交互 杂交 也 尚未 进 
行 。 因 此 , 就 目前 的 传统 分 类 学 研究 结果 尚 不 能 对 
病 旺 的 分 类 地 位 进行 准确 的 定位 , A fr TEEM 
资料 的 进一步 补充 。 

由 于 病 螨 个 体 较 小 ( «0.4 mm), 在 具有 临床 
证 状 的 宿主 体 也 不 容易 发 现 虫 体 , 且 其 不 能 进行 体 
外 培养 ， 只 能 通过 动物 体 不 断 传 代 繁 殖 。 因 此 ,要 
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想 获 得 足够 的 螨虫 病原 进行 研究 较为 困难 , 使 得 辣 
螨 的 分 子 分 类 学 研究 较为 入 后 ,直至 1997 年 ， 
Walton 等 (1997 ) F Bi UOS Er 88 BE D ut fT Y dB. 
Zahler 等 (1999 ) 探 讨 了 来 自 德国 比利时 、 西 班 牙 、 
美国 等 10 个 国家 的 猪 、 牛 、 犬 \. 银 狐 、 红 狐 、 狂 独 \、 狸 、 
Ge RE IEE REN 23 APTA Sarcoptes 的 
亲缘 关系 , 经 ITS-2 序列 分 析 发 现 , 23 GARA 
的 同 源 性 范围 较 高 (97.3% ~99.8% ) ， 认 为 辣 螨 只 
有 一 个 种 ,进一步 支持 了 他 在 形态 学 方面 观察 的 结 
采 ; 我 们 利用 闵 旺 的 ITS-2 基因 分 析 也 发 现 , 来 日 
中 国 的 免 和 猪 闵 螨 分 离 株 与 国外 的 动物 闵 螨 分 离 株 
属于 同一 个 种 (Gu and Yang, 2008), Walton 等 
(1999 ) 在 应 用 微 卫星 标记 对 人 和 犬 病 螨 的 同 源 性 
研究 时 , 共 发 现 了 70 种 遗传 突变 因子 , FFU AGT 
的 这 些 遗 传 因子 的 突变 是 由 特定 的 宿主 决定 的 , 而 
不 是 由 地 理 环境 所 决定 , DEFEAT AA T 
分 属于 不 同 的 种 。 后 来 ,一 些 学 者 利用 16S rRNA 
及 12S rRNA 等 基因 分 析 方 法 对 辣 螨 株 Sarcoptes 的 
分 类 进行 研究 , 结果 表明 这 些 遗 传 标记 可 区 分 来 自 
^ IL SEQ ERA, 但 不 能 区 分 不 同 宿主 体 上 
HJ Jr t ( Berrilli et al., 2002; Cruickshank, 2002; 
Skerratt et al., 2002; 古 小 梢 等 , 2007a, 2007b) , A 
T 3E SW SS MAA SEY PR, 至 今 为 止 采 用 分 
FEN TTI ET DEFT OPS ERB, 而 且 
在 已 报道 的 分 子 分 类 研究 的 结果 也 不 完全 相同 
(Walton et al., 2004) 。 因 此 , 用 分 子 生 物 学 方法 来 
序列 资料 。 

从 碱 基 组 成 来 看 , 4 PRP BIETER] A + T E 
量 同 Walton 55 (2004) 35:38 B Zr 598 f BJ EE la, 
均 为 73% , 同 以 前 报道 的 辣 旺 和 其 他 螨虫 的 碱 基 组 
成 均 相 似 ( Navajas et al., 1996; Zahler et al., 1999; 
Skerratt et al., 2002; Walton et al., 2004), 。 同 源 性 
ANS E SIA E IS 
EPS AAA BOU PE vi | ES. Dy 98.4% ~ 
99.6% , 分歧 度 为 0.4 ~1.6; 而 它们 与 3 个 巴拿马 
人 病 旺 分 离 株 的 同 源 性 均 较 低 (92.298 - 94.1%), 
SPIRE A 6.2 ~8.3。 在 构建 的 NJ 树 中 , 4 个 中 国 
IIA ACA MABE a IPS TAE SS 
成 一 个 文系 (A TE), 且 群 内 平均 遗传 距离 (0. 010) 
JU, 具有 较 近 的 亲缘 关系 ; MESS GATE 
成 男 一 文系 (B 群 ) 群 内 的 平均 遗传 距离 (0. 013 ) 
也 较 小 。 而 A 群 和 B 群 间 的 平均 遗传 距离 (0.072) 
稍 大 。 从 碱 基 组 成 、 同 源 性 分 析 ` 遗 传 距离 和 构建 的 


进化 树 来 看 , 我 们 认为 4 个 中 国 辣 旺 株 与 澳大利亚 
人 病 螨 株 、 国 外 动物 辣 螨 株 应 属于 同一 个 种 ; 而 它 
们 与 巴拿马 人 病 螨 株 确 实 存在 一 定 的 差异 , 但 这 种 
差异 是 虫 株 间或 种 间 差 异 ,还 有 待 于 进一步 的 
研究 。 
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